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ABSTRACT: According to FAO, it is expected that the world population grow more than 50% by 2030. The use
of biotechnologies seems an interesting alternative to increase the food production, despite the high cost and
controversial aspects related to those technologies. The DNA information, associated with production records,
could be useful to increase the accuracy of the predicted breeding values, and consequently, the selection response.
The refining of the physical and linkage maps in swine and the new types of markers such as AFLP, SNP and EST
have enabled identifying important regions and major genes associated with economic traits in several chromo-
somes. If the new technologies were combined and correctly used in the swine industry, they might soon produce
higher quality and cheaper products for the population.
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RESUMO: De acordo com a FAO, espera-se que a população mundial cresça mais do que 50% até o ano 2030,
razão pela qual, nesse contexto, o uso de biotecnologias para aumento da produção de alimentos parece ser
alternativa interessante, a despeito do alto custo e das controvérsias ligados a essas tecnologias nos dias de hoje.
As informações sobre DNA, juntamente com os registros de produção, podem ser extremamente úteis no aumento
da acurácia na predição dos valores genéticos e, consequentemente, da resposta obtida no processo de seleção. O
refinamento sucessivo de mapas físicos e de ligação na espécie suína e o desenvolvimento de novos tipos de
marcadores, como os AFLPs, SNPs e ESTs, têm possibilitado identificar importantes regiões e major genes, associados
às características de interesse econômico, em diversos cromossomos. As novas tecnologias, se combinadas e
usadas de modo adequado pela indústria suinícola, deverão em breve produzir produtos de maior qualidade e a
preços mais acessíveis para a população, respeitando o meio ambiente e o bem-estar animal.
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Introdução
O desenvolvimento sócioeconômico que vem
ocorrendo em muitos países, resultante do crescimento
da indústria no século passado, provocou aumento na
demanda de proteína de origem animal, podendo ser
citado, como exemplo, o incremento de 54 milhões de
toneladas/ano no consumo mundial de carne suína,
de 1970 a 1998 (Black, 2000). Como conseqüência,
houve mudanças nas cadeias produtivas que
resultaram em nova orientação dos objetivos gerais,
passando-se da simples criação de animais domésticos
para a geração de produtos de origem animal
específicos.
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Durante esse processo, segundo Nardone e Valfré
(1999), ocorreram o aumento do número e a melhoria
da eficiência dos animais criados, o que levou alguns
países, após atingirem determinado patamar de
produção, a redirecionarem seus esforços para a
obtenção de produtos de melhor qualidade, com vistas
à satisfação do consumidor. Todavia, as tecnologias
geradas nos últimos anos, para alcançar tais objetivos,
são caras e, muitas vezes, controversas, como, por
exemplo, o uso da biotecnologia.
Na indústria suinícola em especial, a biotecnologia
representa uma oportunidade e, também, um desafio,
pois há necessidade de produzir animais a custos mais
baixos e, ao mesmo tempo, mais saudáveis, seguros e
criados com maior bem-estar, devido à exigência do
consumidor. Isto quer dizer que se anteriormente a
competição dentro do mercado estava relacionada com
a obtenção de menores custos por quilo de carne e de
aumentos na taxa de crescimento, na eficiência
alimentar e no número de leitões/porca/ano,
atualmente, os valores agregados, como qualidade,
uniformidade e produtos diferenciados, estão se
tornando mais importantes, pois o modo como a
sociedade vê hoje a produção animal inclui questões
como impacto ambiental, sustentabilidade, ética,
origem e bem-estar animal.
Segundo Pereira (2000) e Plastow (2000), a última
década do século XX foi marcada pelo grande
progresso no conhecimento do genoma de muitas
espécies de animais e vegetais, sendo a espécie suína
uma das mais beneficiadas por estas novas
descobertas, tanto pelos investimentos diretos em
pesquisas do seu próprio genoma como pela rápida
conversão dos conhecimentos adquiridos em
ferramentas aplicadas à seleção. Além disso, neste
mesmo período, grandes esforços foram despendidos
para o desenvolvimento de mapas genômicos
comparativos e, hoje em dia, procura-se verificar onde
os resultados obtidos nos laboratórios podem ser
aplicados em programas de melhoramento (Plastow,
2000). Desde o trabalho pioneiro de Fujii et al. (1991),
com o teste do gene halotano, um número superior a 75
genótipos de marcadores (Rothschild e Plastow, 1999),
relacionados com a qualidade da carne, tamanho de
leitegada e, mais recentemente, resistência a doenças
(Plastow, 2000), está sendo disponibilizado para
empresas, que vêm utilizando estes resultados com
sucesso.
Deste modo, este trabalho objetivou revisar e discutir
algumas aplicações da genética molecular no
melhoramento genético de suínos, bem como relatar a
sua utilização comercial por empresas em
características de desempenho e de qualidade da carne.
O papel dos major genes e das
tecnologias de DNA na indústria suína
De acordo com Clutter (1999), a partir da publicação
do trabalho de Andersson et al. (1994), em que se
evidenciaram associações entre regiões cromossômicas
e algumas características de crescimento e de obesidade
em suínos, muitos laboratórios têm relatado resultados
semelhantes para características de crescimento,
composição corporal e reprodução. Segundo esse autor,
o conhecimento dos marcadores ligados a genes com
efeitos significativos abriu caminho para a aplicação
da seleção assistida por marcadores (MAS); todavia, a
transferência desses resultados, obtidos em populações
experimentais, para populações comerciais não foi
relatada, principalmente pela baixa resolução dos
mapas de ligação de QTL. Entretanto, essa situação
provavelmente irá melhorar em decorrência do grande
volume de novos marcadores a serem adicionados ao
mapa de suínos, nos próximos anos.
Um número razoável de rebanhos experimentais de
suínos (De Vries et al.,1998 e Guimarães e Lopes, 2000)
está sendo usado em pesquisas que visam relacionar
QTLs com características de qualidade da carne,
podendo ser citados:
Wild Boar x Large White, na Swedish University of
Agriculture Sciences - Suécia;
Meishan x Large White, no INRA - França, na
Wageningen University - Holanda, no Roslin Institute
- Reino Unido e na University of Illinois - EUA;
Wild Boar, Pietrain e Meishan, na University of
Hohenhein - Alemanha;
Pietrain x Large White, na Bélgica;
Ibérico x Landrace, na Espanha (The IBMAP Con-
sortium, 1998);
Duroc x White Miniature Breed, em Berlim,
Dummerstorf e Bonn, na Alemanha;
Mangalitsa x Pietrain, na Technical University of
Minuch - Alemanha;
Berkshire x Yorkshire, na Iowa State University - EUA
Nativo brasileiro x Landrace/Large White, na
Universidade Federal de Viçosa, no Brasil.
Muitos resultados obtidos por esses e por outros
grupos de pesquisadores têm sido publicados,
recentemente, para características ligadas ao
desempenho e à qualidade da carne. A seguir, serão
relatados estudos relacionados com desenvolvimento
e validação que envolvem QTLs, genes candidatos e
major genes, bem como a aplicação dessas tecnologias.
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Características de Desempenho
De acordo com a literatura, o primeiro estudo bem
sucedido de identificação de QTLs relacionados com
características de desempenho foi realizado por
Andersson et al. (1994), em uma população F2,
originada do cruzamento entre o porco selvagem
europeu e o Large White. Os resultados encontrados
por esses autores revelaram indícios de associações
entre uma região do cromossomo 4 e espessura de
toucinho e gordura abdominal. Rohrer e Keele (1998a),
em características ligadas à deposição de gordura,
também relataram QTLs com efeitos significativos nos
cromossomos 1, 7 e X, e evidências de outros QTLs nos
cromossomos 5, 8, 9, 10, 13 e 14, enquanto Pérez-Enciso
et al. (2000) relataram presença de QTLs relacionados
com espessura de toucinho, no cromossomo 4.
No primeiro estudo, em que se procurou identificar
genes influenciam a deposição de gordura em várias
fases do ciclo de vida do suíno, Rohrer (2000) evidenciou
QTLs relacionados com espessura de toucinho, a 26
semanas de idade (cromossomos 1 e X), espessura de
toucinho na última costela, a 14 semanas de idade
(cromossomos 2, 7 e 9), e espessura de toucinho na
última vértebra lombar, a 14 semanas de idade
(cromossomos 6, 7, 8 e 9).
Marklund et al. (1996) relataram suposto QTL, no
cromossomo 13, relacionado com crescimento,
enquanto Rohrer (2000) encontrou influência
significativa de um QTL, no cromossomo 1, no
crescimento até a 18ª. semana de idade, confirmando
os resultados encontrados por Paszke et al. (1999),
citados por Rohrer (2000).
Alguns QTLs com influência no ganho de peso
diário foram encontrados por Te Pas et al. (1996), Casas-
Carrillo et al. (1997), no cromossomo 5, e Rohrer (2000),
na região telocêntrica do cromossomo 1. Esse último
autor relatou, também, presença de um QTL no
cromossomo 1, que influenciava a conversão alimentar.
Aparentemente, esse é um dos únicos trabalhos que
relacionam um QTL com esta característica, dada a
dificuldade de alimentar, individualmente, os animais
em experimentos desta natureza. Esta mesma
particularidade permitiu ao autor inferir a presença de
um suposto QTL no cromossomo 8, relacionado com
ganho de peso diário, próximo ao loco do Receptor Tipo
A da Colecistoquinina (CCKAR) (Clutter et al., 1998),
que está envolvido no controle do apetite. Em seu
estudo, Rohrer (2000) evidenciou também QTLs
relacionados com pesos, no desmame e na oitava
semana de idade.
Apesar da importância de características como
musculosidade e rendimento de produtos
industrializados, estudos sobre suas associações com
possíveis QTLs são escassos na literatura, sendo
somente relatados por Rohrer e Keele (1998b), nos
cromossomos 1, 7 e X.
Cheng et al. (2000) afirmaram que estudos sobre
polimorfismos de nucleotídeos têm grande potencial
para melhorar as características de desempenho como
massa muscular, conversão alimentar e ganho diário.
De acordo com esses autores, atualmente, o papel do
hormônio do crescimento (GH) na lactação já é
conhecido. Nos suínos, o gene do hormônio do
crescimento (pGH), localizado no cromossomo 12
(Yerle et al., 1993), está relacionado com a secreção da
proteína pGH 22 kDa pela pituitária anterior, que é
estimulada pelo hormônio liberador do hormônio do
crescimento (GHRH) e inibida pela somatostatina. Em
mamíferos, o GHRH estimula a produção de leite, sem
alterar sua composição, melhora a conversão alimentar
e ajuda no crescimento, aumentando principalmente a
massa muscular e reduzindo o teor de gordura na carne.
Ao estudar diferentes genótipos do GH sobre
características de desempenho em suínos, Cheng et al.
(2000) concluíram que havia pelo menos um suposto
QTL relacionado com ganho de peso diário e peso
médio, a 40 semanas de idade.
A identificação de mutações na leptina e em seu re-
ceptor (Soares, 2001) tem fornecido informações a
respeito dos componentes genéticos envolvidos na
regulação do balanço energético. Dentre os genes
candidatos envolvidos nesta regulação, o Receptor 4
da Melanocortina (MC4R) (Kim et al., 2000) é de par-
ticular interesse. A ação do MC4R parece estar
relacionada com o consumo alimentar e com o peso
corporal, sendo algumas mutações em humanos
associadas à obesidade. De acordo com os resultados
de Kim et al. (2000), o MC4R exerce influência nas
características de desempenho em linhagens
comerciais de suínos, particularmente na espessura de
toucinho, na taxa de crescimento e no consumo
alimentar.
Evidências de QTLs em algumas características de
crescimento e de carcaça também foram encontradas
por Wang et al. (1998), nos cromossomos 4 e 7. Esses
autores ressaltaram que o QTL relacionado com
deposição de gordura está próximo ao loco do Tumor
Necrosis Factor   (TNF ), no cromossomo 7, indicando
que o TNF , ou outro gene estreitamente ligado a ele,
possa estar associado à espessura de toucinho em
suínos. Knott et al. (2002) também observaram QTLs
relacionados com características de crescimento e de
carcaça, no cromossomo 4, por meio de programas de
retrocruzamento. A existência de provável QTL
relacionado com rendimento de carcaça, no
cromossomo 6, também foi relatada por Pires et al.
(2002a).
Outro gene que, aparentemente, tem influência nas
características de desempenho e de crescimento parece
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ser o gene do receptor  3-adrenérgico ( 3AR) (Smith et
al., 2001). O  3AR, localizado no tecido adiposo, pertence
à família de sete proteínas transmembranosas que
mediam a resposta às catecolaminas e a outros
compostos relacionados. Segundo Smith et al. (2001),
parece estar relacionado com a composição corporal e
com o metabolismo energético em suínos.
Atualmente, de acordo com a literatura, parece que
não se utilizam QTLs ou genes candidatos, associados
ao desempenho, em explorações comerciais de suínos.
De forma geral, nos trabalhos enfatiza-se a necessidade
de novos estudos e atribui-se a falta de resultados
consistentes ao tipo de análise realizada (abordagem
por QTLs). As dificuldades inerentes à mensuração de
algumas características, como alimentação
individualizada para medir conversão alimentar,
número de informações disponíveis, forma e conduta
no abate de animais, parecem influenciar os resultados.
Características de
qualidade da carne
A qualidade da carne suína in natura é influenciada
por grande quantidade de fatores genéticos e não-
genéticos, como granja, transporte (De Vries et al., 1999)
e condições de abate e processamento (Channon et al.,
2001; Velarde et al., 2001). Em relação aos fatores
genéticos, muitas pesquisas têm objetivado melhorar
essa qualidade por meio do uso de programas
tradicionais de melhoramento e, ou, tecnologias de
DNA.
No melhoramento tradicional, o progresso genético
de características ligadas à qualidade da carne tem sido
dificultado pela falta de clareza dos objetivos de
qualidade, pela baixa variação entre e dentro de
linhagens e pela dificuldade de mensurar as
características no animal vivo. Segundo a PIC (1999),
para características ligadas à qualidade da carne, a
variação genética seria em torno de 10 a 30%; a variação
do dia do abate, de 10 a 25%; e o restante estaria
distribuído entre os outros fatores não-genéticos
mencionados anteriormente.
O programa de melhoramento para qualidade da
carne dessa empresa está sendo realizado via seleção
dentro de linhagens, por meio de um índice de seleção
que inclui os valores genéticos para características
como pH, cor, maciez e gordura intramuscular, mas a
utilização da MAS parece ser promissora (PIC, 1999).
Embora existam trabalhos que relatem algum
sucesso na identificação de QTLs ligados à qualidade
da carne (Tabela 1), como, por exemplo, para o número
de fibras musculares, no cromossomo 3, para a
espessura de toucinho, no cromossomo 4, para o nível
de androstenona, no 7 (Milan et al., 1998) e conteúdo de
pigmento, no cromossomo 6 (Óvilo et al., 1999, citados
por De Vries et al., 2000), seu uso em programas
comerciais de melhoramento ainda não é corriqueiro,
em virtude da possibilidade de se perder o marcador
ou mesmo o QTL. Segundo De Vries et al. (2000) muitos
pesquisadores concluíram que a localização do gene
(ou genes), responsável pela expressão da
característica, é de maior interesse, a despeito de esta
ser uma tarefa mais difícil, em razão do tamanho da
região e do número de genes que possa estar contido
no seu interior. Uma das formas de identificar os genes,
segundo esses autores, seria usar o mapeamento
comparativo, tomando-se os mapas de espécies mais
estudadas. No curto prazo, alguns projetos
demonstrarão como os supostos QTLs encontrados
podem ser usados em rebanhos comerciais.
Um destes projetos, intitulado "Transferring QTL
technology to the pig breeding industry (PigQTech) - a
demostration project", coordenado pelo Dr. Leif
Andersson, da Swedish University of Agricultural Sci-
ences, objetiva determinar o caminho para que os
geneticistas possam explorar as informações do
mapeamento do genoma dos suínos. Esse projeto
envolve a SCAN Genetics, da Suécia, cooperativas e
criadores da Espanha, PIC, o Roslin Institute, o Ventre
Udl-IRTA e a Universidade de Barcelona (De Vries et
al., 1998).
Outros trabalhos que evidenciam QTLs
relacionados com qualidade da carne podem ser
citados, como o desenvolvido por Andersson-Eklund
et al. (1998), que, em um dos trabalhos mais completos
de scans de QTLs, encontraram indícios de efeitos de
QTLs sobre a retenção de água e sobre a cor da carne,
nos cromossomos 2 e 12. Rothschild et al. (1995) e Wang
et al. (1998) encontraram algumas regiões, nos
cromossomos 4 e 7, relacionadas com cor e com firmeza,
enquanto Moser et al. (1998) relataram supostos QTLs
para características de desempenho somente no
cromossomo 7. Rohrer e Keele (1998b) observaram QTLs
relacionados com área de olho de lombo (cromossomo
1), peso de pernil, lombo, picnic e Boston butt
(cromossomo 1 e X) e peso da carcaça (cromossomo 7).
No Brasil, Pires et al. (2002b) relataram QTLs no
cromossomo 6, associados a algumas características
de qualidade da carne, como pH, ao 45 minutos post
morten, perda de peso por gotejamento, perda de peso
por cozimento e maciez objetiva (força de
cisalhamento).
Como citado anteriormente, muitos pesquisadores
relataram que a utilização do gene candidato ou major
gene é mais interessante do que a abordagem por QTLs,
apesar de ser, todavia, mais complexa e demorada. De
acordo com De Vries et al. (1998), os dois major genes
relacionados com qualidade da carne mais importantes
e utilizados comercialmente são o halotano e o RN
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(Tabela 2), mas outros também estão sendo
desenvolvidos e validados.
Em suínos sujeitos a situações de estresse, a relação
entre a susceptibilidade genética ao estresse e a
qualidade da carne tem sido a principal causa da carne
pálida, mole e exsudativa (PSE) (Gispert et al., 2000;
Lopes et al., 2002). O alelo n do gene halotano, que é
responsável pela propensão genética ao estresse, pode
ser detectado pelo teste HAL-1843TM, desenvolvido
por Fujii et al. (1991). Todavia, os animais homozigotos
para o alelo n apresentam maior percentagem de carne
magra e melhor conformação de carcaça, quando
comparados aos animais homozigotos dominantes
(NN). Guéblez et al. (1995), citados por Gispert et al.
(2000), verificaram que animais heterozigotos (Nn)
produziam carcaças com menores espessuras de
toucinho e maior área de olho de lombo, quando
comparados aos animais NN. Fisher et al. (2000a, 2000b,
2000c) confirmaram esses resultados, mas afirmaram
que a alta incidência de PSE reduziu a qualidade dos
embutidos, o que poderia resultar em sérias perdas
econômicas.
Hamilton et al. (2000), ao estudarem os efeitos do
gene HAL sobre algumas características ligadas à
qualidade da carne em suínos, verificaram efeitos
aditivos e deletérios do alelo n, e concluíram que a
eliminação desse alelo resultaria em melhoria da
qualidade, o que condiz com as recomendações de
Velarde et al. (2001). Por outro lado, Garcia-Macias et
al. (1996) afirmaram que o alelo n tinha pouco efeito
sobre as características de carcaça. Estudo conduzido
na Bélgica, por Van Oeckel et al. (2001), permitiu concluir
que, por meio de testes de degustação com
consumidores, não foi possível diferenciar entre o sabor
da carne de animais heterozigotos e o de homozigotos
dominantes, e que a eliminação completa do alelo n
não seria uma ferramenta efetiva na produção de carne
de melhor qualidade. Ressalta-se que, a despeito da
manutenção da freqüência elevada do alelo n, alguns
países europeus têm maior demanda de carne in natura
de animais portadores do alelo mutante, como é o caso
da Bélgica, onde o preço é fortemente influenciado pela
distribuição de carne magra na carcaça.
Como pode ser observado, os resultados obtidos,
muitas vezes, são conflitantes. De acordo com De Vries
et al. (1998) não parece ser possível tirar conclusões
gerais dessa discussão, já que a qualidade da carne
também é dependente das condições de abate e do tipo
de processamento da carne (cozimento, in natura etc.).
Entretanto, parece ser consensual que a melhor
estratégia de melhoramento é ter certeza de que todas
as matrizes que produzem leitões destinados ao abate
não sejam portadoras do alelo n, enquanto a utilização
de reprodutores homozigotos dominantes ou
heterozigotos depende do mercado consumidor. De
acordo com Nascimento (2001, comunicação pessoal),
a Agroceres-PIC, no Brasil, completou o processo de
eliminação do gene halotano nas linhas genéticas
destinadas à produção de matrizes e também nas
linhagens de machos não-musculares.
Outro major gene relacionado com a qualidade da
carne é o Rendimento Nápolis (RN), presente no
cromossomo 15 (Mariani et al., 1996; Milan et al., 1996),
o qual foi identificado em animais Hampshire (Plastow,
2000), razão pela qual essa raça é preterida pela
indústria suinícola americana. Seu alelo dominante
(RN-) está associado ao aumento do glicogênio dentro
do músculo, o qual, após o abate, é convertido em
lactato, resultando em diminuição do pH (Miller et al.,
2000). Esta alteração, conhecida como carne ácida, torna
a cor do músculo mais pálida e aumenta a perda de
água, como encontrado por Hamilton et al. (2000), que
verificaram, também, reduzidos escores de marmoreio
e firmeza da carne.
Outro estudo, no entanto, mostrou que a alelo RN-
melhorou o ganho de peso diário e o escore de carne
Tabela 1 Existência de prováveis QTLs ligados a características de qualidade da carne, de acordo com o número do
cromossomo, em suínos.
Cromossomo Referência
1 Rohrer e Keele (1998a,b)
2 Andersson-Eklund et al. (1996)
3 Milan et al. (1998)
4 Rothschild et al. (1995), Milan et al. (1998) e Wang et al. (1998)
6 Óvilo et al. (1999) 1
7 Rothschild et al. (1995), Milan et al. (1998), Rohrer e Keele (1998a,b) e Wang et al. (1998)
12 Andersson-Eklund et al. (1996)
X Rohrer e Keele (1998a,b)
1 Citados por De Vries et al. (2000).
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magra na carcaça (Enfalt et al., 1997), o que pode torná-
lo passível de seleção, caso o pedigree dos animais seja
desconhecido. Segundo Meadus e McInnis (2000), isto
seria possível, pois os animais terminados com Hamp-
shire em sua composição genética são indistinguíveis
daqueles com outras raças, como Landrace ou York-
shire, já que o alelo responsável pela banda negra da
pelagem do Hampshire pode ser bloqueado pela ação
do alelo dominante do gene KIT. Miller et al. (2000)
afirmaram que a alta freqüência do alelo RN- (0,63) na
raça Hampshire, nos EUA, é preocupante, em virtude
de sua grande utilização no País, e que a seleção contra
esse alelo provavelmente teria impacto positivo na
qualidade da carne e de derivados. Atualmente, tal
seleção é possível, pois, em 1996, a PIC desenvolveu
um teste de DNA que possibilita a diferenciação entre
animais portadores ou não do alelo indesejável
(Plastow, 2000).
A respeito da possível interação dos genes HAL e
RN, os resultados obtidos por Hamilton et al. (2000)
permitiram concluir que ela é nula, o que sugere que
seus efeitos sejam aditivos para importantes
características relacionadas com qualidade da carne
em suínos, como cor, pH e perda de água.
Apesar de resultados antagônicos de vários estudos,
segundo Van Laack et al. (2001), o conteúdo de gordura
intramuscular (IMF) parece ser um dos principais
determinantes da maciez e da aparência da carne
suína, que são características diretamente ligadas à
preferência do mercado consumidor. Por meio de
análise de segregação, Janss et al. (1997) verificaram a
existência de um major gene recessivo para IMF, em
uma população F2 originada do cruzamento entre a
Meishan e algumas linhagens comerciais holandesas
de raças brancas, o qual estava relacionado com
aumentos médios de 2,1% de IMF no lombo de
indivíduos homozigotos recessivos, quando
comparados aos dominantes. As pesquisas para este
gene estão sendo desenvolvidas para se obterem
evidências de sua presença em raças puras, como a
Duroc (Monin et al., 1997, citado por De Vries et al.,
1998; Gerbens et al., 1998), o que poderia levar a testes
de DNA que permitissem o melhor controle do
marmoreio da carne suína e de sua utilização comercial.
Outro desafio parece ser a identificação de genes
ligados a maiores percentuais de IMF, sem, no entanto,
aumentar a deposição de gordura subcutânea, abdomi-
nal e intermuscular. As informações a respeito da
localização desse gene são controvertidas. Há
evidências de ligações com marcadores nos
cromossomos 1 e 3 (De Koning et al., 1998) e nos
cromossomos 4 e 7 (Groenen, comunicação pessoal,
citado por Rothschild e Plastow, 1999). Alguns genes
candidatos ligados a IMF, como o H-FABP e o A-FABP
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bastante estudados, pois ambos são membros da família
de proteínas de ligação de ácidos graxos, cujo papel
específico está relacionado com ligação e transporte
intracelular de ácidos graxos e outros compostos
hidrofóbicos (Verkaamp e Maatman, 1995, citados por
Gerbens et al., 2001), sendo o H-FABP expresso em
vários tecidos, como a musculatura esquelética e
cardíaca, e o A-FABP expresso predominantemente no
tecido adiposo. Gerbens et al. (1998), na raça Duroc, e
Gerbens et al. (2000), em populações oriundas de
cruzamentos com o Meishan, relataram associações
entre o H-FABP e o IMF, não sendo obtidas evidências
da ligação com o A-FABP, nesse último trabalho.
Gerbens et al. (1998) e Gerbens et al. (2000) mencionaram
ainda que a seqüência do gene H-FABP foi patenteada
e que ele pode ser implementando em MAS para
melhoramento da qualidade da carne. Entretanto, em
cruzamentos entre linhagens holandesas de Large
White e Landrace, Gerbens et al. (2001) concluíram que
a variação na IMF não pode ser explicada pelas
diferenças entre A-FABP e H-FABP, mas que,
provavelmente, isto tenha ocorrido devido a algumas
limitações na condução do experimento.
Outro loco associado ao metabolismo de ácidos
graxos, o FAT1 (Marklund et al., 1999), foi estudado
por Perez-Enciso et al. (2000), que encontraram, em
cruzamentos das raças Landrace e Ibérica, evidências
de um QTL que afeta a composição (quantidade de
ácido linoléico) do tecido adiposo subcutâneo de
suínos. De acordo com esses autores, o ácido linoléico
influencia fortemente a estabilidade oxidativa dos
tecidos adiposo e muscular e, em altas concentrações,
diminui a maciez e a aceitação da carne por parte do
consumidor. Em embutidos, altas concentrações de
ácido linoléico dificultam o processamento da carne e
estão relacionadas com maior propensão à rancificação.
Outro fato que demonstra o impacto potencial desse
loco na indústria é que a ingestão de ácidos graxos está
ligada a problemas cardiovasculares, em humanos.
Resultados relevantes, em que se utilizou a
abordagem por genes candidatos, estão sendo obtidos
nos estudos sobre calpaína (CAPN), calpastatina
(CAST) e catepsina. Em bovinos de corte e ovelhas, há
evidências sobre o papel do sistema da calpaina, um
conjunto de proteases cálcio-dependentes e seu
inibidor, a calpastatina, no turnover de proteína in vivo
e pós-mortem (Ertbjerg et al., 1999). Em suínos, segundo
De Vries et al. (2000), muitos estudos estão investigando
o papel das catepsinas B, B+L e H sobre a proteólise de
produtos condimentados, como o presunto curado.
A androstenona e o skatole, dois major genes
relacionados com o problema do odor na carne de ma-
chos inteiros (Bonneau, 1998), também vêm sendo
bastante estudados. Fouilloux et al. (1997), citados por
De Vries et al. (2000), por meio de análises de segregação,
verificaram a existência do major gene para a
androstenona em populações Large White selecionadas
para essa característica, o que foi, posteriormente,
confirmado por Bidanel et al. (1996), citados por De
Vries et al. (2000), em uma população F2, originada a
partir do cruzamento entre Meishan e Large White. O
major gene para o skatole foi relatado por Lundstrom et
al. (1994), na raça Yorkshire, os quais verificaram que a
expressão deste gene era dependente de certas
condições de ambiente, tais como composição da dieta
e higiene.
Os tipos de fibra muscular existentes são expressos
por subconjuntos distintos de genes, que possuem
diferentes atividades da ATPase, bem como por tipos e
teores de enzimas metabólicas (De Vries et al., 1999). Os
polimorfismos da miosina são codificados por genes
distintos, alguns dos quais são expressos na
musculatura rápida e outros na lenta. O número e o
tipo de miofibrilas são determinados durante a
miogênese embrionária, cujo controle regulatório é
exercido pela família do gene MyoD (Buckingham,
1992; Te Pas et al., 1999) e estão relacionados com
maciez, força de cisalhamento e cor da carne.
Atualmente, a Costwold e a Universidade de Glasgow
desenvolvem um projeto em comum que busca
identificar marcadores relacionados com miosina
(Webb, 2000). Aparentemente, os resultados parecem
ser animadores, pois, segundo Beuzen et al. (2000), fo-
ram encontradas associações significativas entre dois
locos microsatélites MyHC e vários parâmetros de
composição do músculo.
Ressalta-se que, segundo Benevenuto Jr. (2002), a
seleção para as características de crescimento, em
programas de melhoramento de suínos, pode afetar
negativamente a qualidade da carne.
Outros marcadores têm sido encontrados para
qualidade da carne, principalmente por meio da
abordagem por genes candidatos, como, por exemplo,
aqueles associados à cor de pelagem. De modo geral,
os suínos com pelagem branca são os preferidos para o
abate, havendo, em determinados locais, redução de,
aproximadamente, US$ 1.00 no preço pago pela carcaça
de suínos que não possuam esse padrão de pelagem
(Rothschild e Plastow, 1999). Os genes KIT (Johansson
Moller et al., 1996), que controla a cor branca, e MSHR
(Mariani et al., 1996), que controla as cores vermelha e
preta, são os mais estudados atualmente, sendo o KIT
um gene já patenteado pela PIC e utilizado
comercialmente na MAS (Rothschild e Plastow, 1999).
Como pode ser observado, uma maneira eficiente de
se obterem melhorias significativas na qualidade da
carne, do ponto de vista genético, parece ser a utilização
de marcadores ou genes candidatos nas populações
sob seleção. Por esta razão, medidas de qualidade da
carne deveriam ser realizadas continuamente em
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populações-núcleo, em empresas de melhoramento. Na
maior parte dos casos, tais medidas só podem ser feitas
com o abate dos animais, sendo os dados normalmente
colhidos a partir de animais descartados e não naqueles
selecionados. Com a identificação de marcadores ou
genes, informações a respeito dos animais selecionados
podem ser obtidas e em idades mais precoces, o que
pode refletir em aumento do progresso genético anual.
Implicações e considerações finais
Nesse início de terceiro milênio, a indústria de suínos
deve estar apta a produzir carne de qualidade a custos
mínimos, pensando no bem-estar dos animais e nas
inter-relações destes e o meio ambiente, objetivando,
ainda, agregar valores aos produtos.
Nesse ponto, deve ser repensado qual é o papel das
empresas ligadas à cadeia produtiva, principalmente
aquelas relacionadas com melhoramento genético da
espécie, dado que, de forma geral, essas empresas
atuam por meio de sistemas integrados, oferecendo ao
produtor pacotes tecnológicos que não podem ser
utilizados arbritariamente sem o conhecimento de seus
riscos e impacto na sociedade e no meio ambiente. Ao
contrário de outras épocas, as associações de
consumidores e as organizações não-governamentais
estão mais atuantes, visto que estão forçando as
empresas a produzirem com qualidade e menores riscos.
Certamente, as pesquisas em genética molecular
podem contribuir sobremaneira para a indústria,
facilitando a identificação de animais geneticamente
superiores e auxiliando o melhoramento tradicional,
com vistas à maximização dos ganhos genéticos.
Como pode ser verificado por meio da literatura,
muitos experimentos têm produzido resultados
interessantes. Por meio de scans de QTLs foram
identificadas, em vários cromossomos, regiões que
podem estar associadas às características de
importância econômica e que, atualmente, são objetos
de estudos mais rigorosos, como o mapeamento fino e
as análises comparativas de genes candidatos
posicionais. Tais estudos poderão levar ao isolamento
do gene (ou genes) de interesse.
Atualmente, a indústria de suínos conta com vários
marcadores em uso que estão relacionados com
qualidade da carne (gene halotano, gene da carne ácida
e gene que afeta o conteúdo de gordura intramuscular)
e cor da pelagem (branca e vermelho/preto). Algumas
empresas possuem marcas que englobam toda a
tecnologia de DNA desenvolvida e aplicada, como, por
exemplo, a PIC, que usa, com exclusividade, a marca
PICmarqTM (Nascimento, 2001).
Pode-se verificar, também, que os avanços na
genética molecular e no projeto genoma humano, nos
últimos anos, têm contribuído substancialmente para
o progresso do mapeamento do genoma de animais
domésticos. Em suínos, o desenvolvimento dos mapas
de ligação e físico e as possibilidades de sucesso na
descoberta de novos genes e marcadores indicam que
seu uso em programas de seleção certamente será
ampliado. As informações genômicas, segundo
Nascimento (2001), serão ainda instrumentos
importantes para fixação, flutuação e eliminação de
genes de efeitos importantes, possibilitando à indústria
a especificação de uma série de genes que deverão estar
presentes ou ausentes em determinados produtos.
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